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O estudo da adaptação local é de extrema importância pois permite perceber quais 
os factores/genes cruciais que permitiram a sobrevivência dos indivíduos num 
certo habitat. A compreensão dos mecanismos de adaptação local pode ajudar a 
prever a resposta da espécie a um mundo em acelerada transformação. 
A Península Ibérica é um laboratório natural para o estudo da adaptação local pois 
engloba diversos habitats como o Mediterrânico, Deserto, Alpino e Atlântico, 
permitindo perceber como é que um organismo se adapta aos diferentes 
ambientes.  
De forma a representar-se a distribuição natural da abelha ibérica, Apis mellifera 
iberiensis Engel, ao longo dos diferentes habitats na Península Ibérica, foram 
amostrados 87 indivíduos, representado 87 colónias e 16 locais, distribuídos por 3 
transectos longitudinais (Atlântico, Central e Mediterrânico). Para cada local 
amostrado foram recolhidas as coordenadas geográficas. Os dados ambientais 
correspondentes a cada coordenada geográfica foram retirados das bases de dados 
http://www.worldclim.org e www.cru.uea.ac.uk. 
O genoma completo dos 87 indivíduos foi sequenciado utilizando a sequenciação 
“paired-end” e a plataforma Illumina HiSeq 2500. A cobertura mínima obtida do 
genoma da abelha ibérica foi de 6X. Diversos filtros foram aplicados de forma a 
eliminar potenciais erros de sequenciação e no final obtiveram-se 1 289 449 
polimorfismos de nucleótido simples (SNPs) distribuídos ao longo dos 16 
cromossomas da abelha. 
Para detectar sinais de selecção ao longo do genoma foram utilizadas diversas 
estatísticas (estatísticas baseadas no FST, iHS, EHH). Adicionalmente, de forma a 
perceber que variáveis ambientais podem ter moldado a adaptação local, foram 
utilizados programas como o SAMβADA e o LFMM, pois estes procuram encontrar 
associações entre os marcadores moleculares e variáveis ambientais.  
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